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长牡蛎糖原磷酸化酶基因 SNPs与生长性状和糖原含量的 
相关性分析 
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摘要: 为研究糖原磷酸化酶基因多态性与长牡蛎(Crassostrea gigas)生长和糖原含量的相关性, 本研究对长牡蛎糖

原磷酸化酶基因(Cg-GPH)编码区单核苷酸多态性(SNPs)与来自 5个家系 322个长牡蛎个体的生长性状(包括壳高、

壳长、壳宽、总体质量以及软体部质量)和糖原含量进行了关联分析。结果表明, 在 1 940 bp的长牡蛎糖原磷酸化

酶基因中共检测到 82 个 SNPs位点, 其中 63个 SNPs位点位于外显子区域, 1个 SNPs位点位于 5′-UTR区, 18个

SNPs位点位于 3′-UTR区, 编码区 SNPs平均密度为 1/25 bp; 5个 SNPs位点与生长性状存在显著相关(P<0.05), 未

检测到与糖原含量相关 SNPs。根据以上 5 个 SNPs 位点共构建得到 6 个 SNP 单倍型，其中，Cg-GPH 基因的 H6 

(CTGAT)单倍型在总体质量性状方面均显著高于其他 5 种单倍型(P<0.05), 表明 H6 单倍型可能是对长牡蛎体质量

增加最有利的单倍型。研究结果为今后长牡蛎生长性状的遗传改良提供了基础资料。 
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长牡蛎 (Crassostrea gigas)也称太平洋牡蛎 , 

隶属于珍珠贝目(Pterioida)、牡蛎科(Ostridae)、巨
蛎属(Crassostrea), 自然分布于韩国、日本和中国, 
是世界上养殖范围最广、养殖产量最大的水产动

物。2010年中国牡蛎产量达 364万 t, 居海产贝类
养殖产量首位[1]。以往的大多数遗传育种学研究

主要通过杂交育种、选择育种等传统育种方式来

提高牡蛎产量和进行良种培育[2], 但其育种周期
长、精准度偏低。近年来, 随着分子遗传学的飞

速发展, 分子标记辅助育种(marker assisted selec-
tion, MAS)开始应用于动植物的遗传改良, 并在
稻米、小麦、菜豆、肉牛、奶牛等方面取得了重

要进展[3−7]。关联分析是利用候选基因来分析表型

与功能等位基因之间的相关性, 是实现分子标记
辅助育种的一种有效方法[8]。目前, 水产动物候选

基因与经济性状之间的关联分析 , 主要在虹鳟

(Oncorhynchus mykiss)、牙鲆(Paralichthys oliva-
ceus)、罗氏沼虾(Macrobrachium rosenbergii)、长
牡蛎(Crassostrea gigas)等种类中围绕生长、抗病、

繁殖等性状开展了研究[9−14]。 
糖原是贝类生存、生长的主要供能物质, 同

时也是其性腺发育所需能量的主要来源。长牡蛎

糖原含量的变化与繁殖周期密切相关, 这已从生
化分析[15]、组织学[16]及糖原代谢相关基因表达[17]

等方面得到证实。糖原磷酸化酶(Glycogen pho-
sphorylase)是糖原分解代谢中的关键酶 , 通过切

断α(1→4)连接将糖原分子上的葡萄糖分子移除, 
从而催化糖原的磷酸解反应, 在糖原分解过程中
起到了限速酶的作用[18]。贝类糖原磷酸化酶的研

究起步较晚, 目前主要在紫贻贝(Mytilus edulis)、
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虾夷扇贝 (Patinopecten yessoensis)、虎斑乌贼
(Sepia pharaonis)和长牡蛎等种类上进行了该酶
纯化及其性质的研究[19−22]。Bacca 等[17]克隆了长

牡蛎糖原磷酸化酶基因(Cg-GPH), 通过 RT-PCR
分析, 发现其表达水平与长牡蛎糖原贮存和消耗
的季节性变化一致。 
单核苷酸多态性(Single Nucleotide Polymor-

phisms, SNPs)作为第 3 代分子遗传标记, 在水产

动物群体遗传、分子标记辅助育种和生物进化等

研究领域都具有良好的应用前景[23]。由于长牡蛎

是遗传多样性较高的物种之一, 编码区 SNPs 的

平均密度高达 1/60 bp[24], 因此, 大量的 SNPs 标

记也为候选基因的多态性与长牡蛎经济性状之间

的关联分析提供了丰富的材料基础。在此基础上, 

利用外显子区域以及其他控制区域的 SNPs 位点

信息, 特别是在一个基因座内多个 SNPs 位点所

构建的单倍型(Haplotype), 则更有助于建立起表

型性状与候选等位基因多态性之间的关联[25]。 

本研究以长牡蛎糖原磷酸化酶 (Cg-GPH)基

因作为候选基因, 对长牡蛎生长性状及糖原含量

性状进行关联分析 , 利用单链构象多态性
(single-strand conformation polymorphism, SSCP)
技术结合测序方法进行长牡蛎 SNPs 的分型和筛

选, 旨在探究Cg-GPH基因 SNPs与长牡蛎生长性

状和糖原含量之间的相关性。 

1  材料与方法  

1.1  实验材料 
本实验所用长牡蛎亲本为威海本地的养殖群

体, 于 2009年 6月选取性腺发育成熟、性状优良
的个体为亲本, 采用平衡巢式设计方法和人工授
精技术, 每 1 个雄体配 3 个雌体。采用解剖法辨

别雌雄后采集精卵, 将适量精卵混合进行授精构
建而成 36个全同胞家系。所构建的全同胞家系均
饲养于相同条件下。于 2011年 3月初随机选取 5
个全同胞家系的共 322个 650日龄长牡蛎样品[壳
高 (71.56±10.49) mm; 壳长(45.08±7.50) mm; 总
质量(36.92±14.58) g], 其中家系 027、028、029、
032和 034取样个数分别为 70、67、61、58和 66。

将牡蛎活体运输至实验室解剖, 将闭壳肌组织于
–30℃保存用于 DNA 提取; 其他组织置于−80℃
冷冻保存, 用于糖原含量测定。 

1.2  糖原含量的测定 
糖原含量的测定主要依据蒽酮比色法[26], 将

长牡蛎性腺组织经过冷冻干燥后研磨成粉末, 取
30 mg粉末加入 30% KOH溶液, 加热至 100℃ 皂
化 30 min后迅速冷却。取 5 µL冷却后样品皂化
液稀释至 0.5 mL, 再加入 5 mL冷的 0.2% 蒽酮-
硫酸溶液处理 10 min, 在 620 nm波长下比色, 测
其吸光度值。根据标准曲线(y=0.006 1x+0.001 1, 
R2=0.999 5)换算出糖原含量, 进而得到 322 个个
体糖原含量百分比。 

1.3  基因组 DNA提取及引物设计与合成 
利用苯酚-氯仿法 [27]提取长牡蛎闭壳肌组织

DNA, 并以 0.8%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质
量和浓度, −20℃保存。依据 Cg-GPH基因 cDNA
序列信息 (GenBank 登录号 AY496065), 利用

Primer Premier 5 软件(http://www.premierbiosoft. 
com/)在长牡蛎基因组范围内设计得到 8对特异性

引物(GPH1−GPH8)用于 Cg-GPH 基因 SNPs 位点
的筛选(表 1)。 

1.4  PCR扩增和 SNP分型 
PCR 扩增反应体系为 10 μL, 包括 1× PCR 

buffer, 2 mmol/L MgCl2, 0.2 mmol/L dNTP, 正反
引物 1 μmol/L, 0.25 U Taq DNA聚合酶(TaKaRa)
和 100 ng DNA模板。PCR反应程序为 94℃预变
性 3 min; 94℃变性 45 s, 退火温度 52~65℃ 45 s, 
72℃延伸 45 s, 共 35个循环; 72℃延伸 5 min。 
扩增产物与含有 98%的去离子甲酰胺 1∶2混

合后, 98℃变性 10 min后冷却。采用 10%~12%的
非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳, 置于 4℃以 110 V电
泳 16~18 h, 用银染法显示电泳条带。将至少 3个
具有相同电泳条带的个体进行测序, 结合 SSCP
条带分型与测序结果确定各个个体的 SNP基因型。 

1.5  数据分析 
1.5.1  单个 SNPs 位点与性状的关联分析   构建
一般线性模型:  

Y = µ + F + G + e 
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表 1  本研究所用引物序列 
Tab. 1  Sequences of primers used in the study 

引物 

primer 
序列(5′−3′) 

sequence (5′−3′) 
最适退火温度 Tm/℃ 

annealing temperature 
产物长度/bp 

product length
cDNA扩增位置(区域)/bp 
location in cDNA (region) 

GPH1F GACGAGAAGGAAGCAGA 61 296 1-296 (5′-UTR+Exon) 

GPH1R TGGGTCCTTCTCATAGTAA    

GPH2F TGTCATAGATTGGCCTTG 52 197 400-584 (Exon) 

GPH2R AACTACCTGCCAACCATC    

GPH3F AAATATCTGTTGTAGGTGGC 63 256 1054-1296 (Exon) 

GPH3R CCTGGAGGAAGTTGTGG    

GPH4F GCAGGCAGAATGCGACG 65 138 1323-1460 (Exon) 

GPH4R CGTTTCGCTCTTGATGAT    

GPH5F CCGTGAGTTTTACGAGAT 63 212 1463-1674 (Exon) 

GPH5R GTTTGACTTTGATGATGTTCC    

GPH6F ACAGGAAAACAAAATGAAG 56 164 1673-1836 (Exon) 

GPH6R CACGCTTGAGGCGGTTG    

GPH7F GCAGCTCCTGGCTATCA 61 202 1884-2085 (Exon) 

GPH7R TTCCAGAAGCCTCGGT    

GPH8F GATCCTCTGCAATGGGC 65 475 2436-2910 (Exon+3′-UTR) 

GPH8R TAAAAATGCTTAGACCAGGAC    

 
其中, Y是性状观察值; µ是群体表型均值; F是家
系效应, 为固定效应; G是个体基因型效应, 同为

固定效应; e 是随机误差。采用 SAS9.1 统计分析
软件 GLM 模块进行最小二乘法的线性拟合, 利

用上述模型对基因型效应进行显著性检验以及各

基因型的表型值最小二乘均值的 Bonferroni 多重
比较分析。 

1.5.2  多位点 SNP 单倍型与性状的关联分析  利
用 PHASE 2.1软件将与性状相关联的 SNPs构建
成单倍型。构建的单倍型依据以下一般线性模型

进行 GLM 分析统计, 进行 Cg-GPH 基因 SNP 单
倍型与长牡蛎性状之间的关联分析:  

Y =µ + H + e 
其中, Y是性状观察值; µ是群体表型均值; H是单
倍型效应, 为固定效应; e是随机误差。 

2  结果与分析 

2.1  SNPs鉴定 
8对特异性引物扩增获得的基因组 DNA片段

覆盖 Cg-GPH 基因 cDNA (GenBank 登录号 
AY496065)全长的 1 940 bp, 共检测到 82个 SNPs
位点(图 1), 包括 50 bp 5′-UTR中的 1个 SNPs位

点, 1 598 bp外显子中的 63个 SNPs位点, 以及存
在于 292 bp的 3′-UTR区域的 18个 SNPs位点。
其中 T1747A与 T1966C位点引起氨基酸改变, 分
别由苯丙氨酸变为酪氨酸(Phe1747 变为 Tyr1747)以
及由异亮氨酸变为苏氨酸(Ile1966变为 Thr1966)。其
他位点均为同义突变, 并未产生氨基酸的改变。
在大量 SNPs 位点之中, 存在连锁现象, 有 26 个
SNPs位点共形成 10组 100%连锁对应关系。 

2.2  Cg-GPH基因 SNPs位点与长牡蛎生长性状的
关联分析 

5 个 Cg-GPH 基因的 SNPs 位点(图 2)通过最
小二乘法线性拟合的 GLM 模型建立了与长牡蛎

生长性状的关联(表 2), 其中, T119C位点的CC基
因型个体的壳高显著高于 CT基因型个体(P<0.05), 
而 A1139G 位点的 AG 基因型个体的壳高显著低
于 GG 基因型的个体(P<0.05)。T470A 位点的 AT
基因型个体在壳高、壳长、壳宽和软体部质量 4
个性状方面均显著高于 TT 基因型个体(P<0.05), 
在总体质量方面前者则极显著高于后者(P<0.01), 
然而二者与糖原含量未表现出显著关联(P>0.05)。
A2798G位点的杂合子 AG基因型个体在壳高、总
体质量、软体部质量 3 个性状方面均显著低于纯 
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图 1  长牡蛎 Cg-GPH基因 cDNA上 82个 SNPs位点的分布 
3′非编码区和 5′非编码区序列用小写字母表示, 编码区序列用大写字母表示. SNPs位点用下划线表示,  

等位基因对应在 SNPs位点之下. 
Fig.1  Distribution of 82 SNPs in the Cg-GPH cDNA of Crassostrea gigas 

3′ untranslated region and 5′ untranslated region are shown in lowercase letters, and coding sequences are in uppercase letters.  
SNPs are underlined, and the corresponding alleles are below. 

 

 
 

图 2  与表型性状相关联的 5个 SNPs 位点的测序峰图 
Fig. 2 Sequences of five SNPs associated with the phenotypic traits 

 
合子AA基因型个体(P<0.05), 而前者的壳宽则极
显著低于后者(P<0.01), 然而二者在壳长与糖原

含量方面均未表现出显著关联(P>0.05)。T2804C

位点的各性状差异的显著性与 A2798G 位点基本
相同, 只是在具有差异的性状中, 杂合子CT基因

型个体显著优于纯合子 TT基因型个体。 
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2.3  Cg-GPH 基因 SNP 单倍型与长牡蛎生长性状
的关联分析 
利用 PHASE2.1 软件预测的 Cg-GPH 基因

SNP单倍型共有 7种, 将其中频率大于 1%的 6种
单倍型(表 3)与长牡蛎生长性状进行关联分析。最
小二乘法线性拟合结果表明 ,  Cg-GPH 基因的

H6(CTGAT)单倍型在总体质量性状方面, 与其他
5种单倍型均表现出显著差异(P<0.05)。在软体部
质量方面 H6(CTGAT)单倍型除了与 H4(TAAAC)
单倍型未表现出统计学显著差异(P>0.05)外, 与
其他 4种单倍型均表现出极显著差异(P<0.01)。具 

有 H6 (CTGAT)单倍型的长牡蛎个体总体质量与

软体部质量均显著高于具有其他单倍型的个体

(P<0.05), 分别为(44.41±1.15) g和(5.95±0.17) g。

在其他 4种性状的统计方面, 6种单倍型之间虽然

存在不同程度的差异性, 然而并未表现出统计学

显著差异(P>0.05)。 

3  讨论 

由于本研究选择的 5 个长牡蛎全同胞家系样

品, 其遗传背景相对野生群体更为单纯且均在完

全相同的条件下养殖, 所以更利于检测目标性状 
 

表 2  Cg-GPH 基因 5 个 SNP 基因型与长牡蛎生长性状以及糖原含量的关联分析 
Tab. 2  Association of the 5 SNP genotypes of Cg-GPH gene with growth performance and glycogen content of Crassostrea gigas 

x ±SE 

SNPs 位点 
SNPs locus 

基因型(样本量) 
genotype(n) 

壳高/mm 
shell height 

壳长/mm 
shell length 

壳宽/mm 
shell depth 

总体质量/g 
total weight 

软体部质量/g 
soft-tissue weight 

糖原含量/%干重 
glycogen content/ 

% dry weight 

T119C CC (23) 77.28±2.60a 46.37±1.85a 26.14±1.09a 44.19±3.37a 5.74±0.48a 32.21±2.34a 

 CT (119) 70.77±1.33b 45.14±0.95a 24.34±0.56a 36.32±1.73a 4.88±0.25a 32.17±1.20a 

 TT (180) 71.33±1.08ab 44.91±0.77a 23.34±0.45a 36.56±1.40a 4.90±0.20a 32.86±0.97a 

T470A AT (25) 77.31±2.46a 48.60±1.74a 26.45±1.04a 45.07±3.19a 6.00±0.46a 35.24±2.22a 

 TT (297) 71.03±0.60b 44.81±0.43b 23.69±0.25b 36.31±0.78b 4.86±0.11b 32.34±0.54a 

A1139G AA (39) 71.73±1.85ab 44.27±1.31a 24.20±0.78a 37.54±2.40a 4.95±0.34a 30.82±1.66a 

 AG (114) 69.13±1.10a 44.49±0.78a 23.05±0.46a 34.37±1.42a 4.61±0.20a 32.15±0.99a 

 GG (169) 72.97±0.90b 45.67±0.64a 24.37±0.38a 38.49±1.17a 5.16±0.17a 33.22±0.81a 

A2798G AA (282) 72.31±0.65a 45.49±0.46a 24.25±0.27a 38.00±0.84a 5.09±0.12a 32.83±0.59a 

 AG (40) 65.73±2.33b 42.19±1.65a 21.41±0.98b 29.53±3.02b 3.94±0.43b 30.59±2.10a 

T2804C CT (26) 77.57±2.44a 48.13±1.73a 26.52±1.02a 44.77±3.16a 6.01±0.45a 34.62±2.20a 

 TT (296) 70.99±0.61b 44.83±0.43a 23.68±0.25b 36.30±0.78b 4.86±0.11b 32.38±0.55a 

注: 每个 SNPs位点各性状同一列的不同上标字母表示差异显著(P<0.05). 
Note: Trait values of every SNPs with different superscript letters within a column are significantly different at 0.05 level. 

 
表 3  Cg-GPH 基因 6 个 SNP 单倍型与长牡蛎生长性状的关联分析 

Tab. 3  Association of 6 SNP haplotypes of Cg-GPH gene with growth performance of Crassostrea gigas 
   x ±SE 

单倍型 SNPs位点 SNPs locus 

haplotype T119C T470A A1139G A2798G T2804C 

频率(样本量)
frequency(n)

壳高/mm 
shell height

壳长/mm 
shell length

壳宽/mm 
shell depth 

总体质量/g 
total weight 

软体部质量/g
soft-tissue 

weight 

H1 T T A A T 16.40% (107) 69.45±1.00a 43.88±0.71ab 23.19±0.43ab 35.51±1.34b 4.82±0.19b 

H2 T T A G T 5.22% (40) 68.57±1.64a 41.26±1.17a 21.20±0.70a 26.31±2.19a 3.50±0.31a 

H3 T T G A T 48.95% (307) 71.03±0.59a 45.17±0.42bc 23.64±0.25b 35.78±0.79b 4.81±0.11b 

H4 T A A A C 3.75% (25) 75.06±2.07ab 44.92±1.47abc 24.02±0.88abc 35.08±2.77ab 4.66±0.40abc

H5 C T A A T 3.18% (19) 71.53±2.37ab 43.26±1.69abc 23.30±1.01abc 31.37±3.18ab 4.19±0.46ab 

H6 C T G A T 21.23% (145) 74.44±0.86b 47.17±0.61c 25.64±0.37c 44.41±1.15c 5.95±0.17c 

注: 同一列不同上标字母表示差异显著(P<0.05). 
Note: Values with different superscript letters within a column are significantly different at 0.05 level. 
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的主效变异, 也可以更有效地控制环境因素对于
关联分析的影响。本研究在共 1 940 bp的长牡蛎
糖原磷酸化酶基因中共检测到 82 个 SNPs 位点,
其中, 在 1 598 bp外显子区域共发现 63个 SNPs
位点, SNPs平均密度达到 1/25 bp。Sauvage等[24]

得到长牡蛎编码区 SNPs 平均密度为 1/60 bp; 
Cong 等 [12]在长牡蛎生长性状相关性研究中, 得
到候选基因类胰岛素多肽基因外显子 SNPs 密度
约为 1/45 bp。本研究得到的 SNPs平均密度明显
高于前人的研究结果。导致如此显著的高多态性

的原因可能是由于各个基因间存在差异 , 此外 , 
还可能是由于长牡蛎基因组内存在大量相互连锁

的变异位点, 仅在本研究候选基因中就出现了 10
组共 26 个完全连锁的 SNPs 位点, 并且这些连锁
位点与性状之间并无关联。 
外显子是基因内包含合成蛋白质所需信息的

一段核苷酸序列, 因此, 测定外显子中能够直接
影响表型性状的 SNPs 将会更有效地发挥分子标
记辅助育种技术的作用。在所检测的 SNPs 位点
中, 发现 T1747A位点与 T1966C位点有可能引起
氨基酸改变 , 分别由 Phe1747 变为 Tyr1747 以及

Ile1966变为 Thr1966。然而, 在后续关联分析中并未
建立起与性状之间的显著性关联。其他位点均为

同义突变 SNPs位点, 并未引起氨基酸的改变。然
而, 此类同义多态性还可能通过影响 mRNA的拼
接、稳定性、结构和蛋白质折叠, 从而间接影响
蛋白质的功能 [28]。同时 , 内含子和基因间区的
SNPs可能影响到基因的表达水平, 因此, 有必要在
长牡蛎全基因组范围内进行新的 SNPs位点筛查。 

对长牡蛎 5 个家系共 322 个个体的生长性状
和糖原含量与在 Cg-GPH 基因范围内筛查到的
SNPs位点相关性进行分析, 获得 5个与表型性状
相关联的 SNPs位点。进一步将这 5个 SNPs位点
构建成 SNP 单倍型, 结果表明, 在总体质量和软
体部质量性状方面, 除了与 H4 (TAAAC)单倍型
之间未表现出极显著差异(分别为 P=0.041 8 和
P=0.060 8)之外, Cg-GPH基因的 H6 (CTGAT)单倍
型均极显著地高于其他 4种单倍型(P<0.01), 所对
应的总体质量和软体部质量分别为(44.41±1.15) g

和(5.95±0.17) g。然而, Cg-GPH基因 SNPs及 SNP
单倍型均未与糖原含量性状建立显著关联。这很

可能是由于糖原含量这一复杂性状并不是由单一

主效基因所决定的。在糖原代谢的过程中, 糖原
的降解需要 3 种酶的作用才能完成, 而且会受到
严格而复杂的别构调节和激素调节[29]。而糖原磷

酸化酶所参与的只是糖原降解的第一步骤, 接下
来还需要糖原脱支酶和磷酸葡萄糖变位酶的作用

将糖原降解为葡萄糖-6-磷酸后, 才有可能进入糖
酵解或者由葡萄糖-6-磷酸酶将其直接水解为游
离的葡萄糖分子[30]。因此, 长牡蛎糖原含量与功
能基因多态性的相关性研究, 还需要进一步对参
与糖原代谢调节通路的其他酶基因进行探究。 
长牡蛎体内糖原含量的周年变化与繁殖周期

密切相关, 每年 2月积累至最高值, 3月之后随着
性腺开始发育及进入快速生长期逐渐下降, 为牡
蛎生长、配子发育提供最重要的能量来源[31]。在

山东沿海, 随着春季水温的回升, 浮游植物生物
量逐渐增大, 牡蛎可以同时利用自身贮备的糖原
和来自水体环境的外源性营养进行生长与性腺发

育[31]。因此, 长牡蛎体内糖原含量的变化同时受
到自身代谢调节以及外源性能量供给的共同影

响。本研究中检测到 Cg-GPH的 SNP单倍型与生
长性状具有显著相关性, 表明内在能源可能用于
体质量的增长。这也再次证实了在长牡蛎的性成

熟期体内积累的糖原对于长牡蛎生长发育具有极

为重要的作用。 
本研究首次对 Cg-GPH 基因 SNPs 与长牡蛎

生长性状和糖原含量之间的相关性进行了研究。

所获得的与长牡蛎生长性状相关的标记、基因型

及单倍型为今后基因定位提供了有用工具。同时, 
也为长牡蛎的分子标记辅助育种和生长性状的遗

传机制研究提供了基础资料。 
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Single nucleotide polymorphisms in glycogen phosphorylase gene and 
their association with growth performance and glycogen content in 
Pacific oyster Crassostrea gigas  

LIU Siwei, LI Qi, YU Hong, KONG Lingfeng 

Key Laboratory of Mariculture, Ministry of Education, OceanUniversity of China, Qingdao 266003, China 

Abstract: Glycogen phosphorylase plays a key role in the metabolism of glycogen, a molecule critical for the 
growth and development of oysters. We evaluated the effect of polymorphisms in the Crassostrea gigas glycogen 
phosphorylase gene (Cg-GPH) on growth and glycogen content. We tested the association between single nucleo-
tide polymorphisms (SNPs) in coding regions of the gene and growth performance (shell height, shell length, shell 
depth, total weight and soft-tissue weight) and glycogen content using 322 oysters from five full-sib families. We 
identified 82 SNPs in the 1 940 bp Cg-GPH gene, including 63 SNPs in the exon region, one SNP locus located in 
the 5′-UTR, and 18 SNPs in the 3′-UTR. The average density of SNPs in the coding region was one per 25 bp. Five 
SNPs were significantly associated with growth performance (P<0.05), but there was no association between the 
SNPs and glycogen content. Furthermore, among the six SNP haplotypes constructed using the five SNPs above, 
the total weight of the individuals with haplotype H6 (CTGAT) of Cg-GPH was significantly higher than those 
with the other five haplotypes(P<0.05), suggesting this haplotype may be the most advantageous in terms of 
weight gain in C.gigas. Our results provide basic information for future genetic improvement of growth perform-
ance in C.gigas. 
Key words: Crassostrea gigas; glycogen phosphorylase gene; growth performance; glycogen; SNPs 
Corresponding author: LI Qi. E-mail: qili66@ouc.edu.cn  
 


